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研究成果の概要（和文）：線虫 C.elegans の最初の 40 分までの初期胚を対象に，ゲノムワイ




研究成果の概要（英文）：Whole genome gene expression data with ten minutes interval of 
C.elegans early embryo (initial 40 min) was measured using DNA microarray.  This data 
was processed by a prediction system based on ultra high speed simulator Starpack, and 
the gene regulatory network of early embryo was predicted. 
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これまでに提案されている  (Basso et.al, 
Nature Genetics, 2005, Friedman et.al, J. 
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プル数が 100 個 の場合，DBN の予測精度
および予測感度は，20 個の遺伝子を対象と
する単純な場合でも，それぞれ 62%と 67% 
である． 














あり，L1, L2 等の発生段階毎の DNA マイ
クロアレイ実験データも公開されている














































 第 1 段階は低精度なシミュレーションで
あり，多数の遺伝子調節ネットワークを高速
で探索する ことを目的とする．これは大局








































 線虫の DNA マイクロアレイデータ実験に
ついて，線虫の同調精度を高める実験方法を
確立した．この手法を用い，4 回実験を行い，
初期胚の 1 細胞期 (0 min.) から 10 分間
隔で 40 分 までのゲノムワイド (遺伝子数 
22,548) な遺伝子発現の時系列データを，4 
セット分取得した．これにより，4 セットの 
0 分から始まる 10 分間隔の遺伝子発現の
時系列変化が判明する． 40 分までで，1 細
胞期から 12 細胞期までが対象となる． 








cycle 法から Express kit 法に変更され，
後者のみが 今後利用可能となる．計測した
発現データは，3 セットが One cycle 法，1




Affymetrix が公表している値 0.97 よりも
低かった．さらに，発現量の計測値の変動が
大きい遺伝子群 (全体の 1.14%) も抽出し，
値の変換式を作成した．これらから，今後計




















































































 超高速シミュレータ Starpack を利用し
た予測手法によって，初期胚の 10 分間隔の
全遺伝子発現データから，各時点 (0 min, 10 
min, 20 min, 30 min, 40 min) の計 5 時点
での遺伝子調節ネットワークを予測した．図
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